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摘 要 : 为 探究 华 重 楼 生长 发 育 与 土壤 微生物 群落 结构 变化 的 关系 ， 该 研究 利用 Ilumina 高 
通 量 测序 技术 对 3 年 生 、5 年 生 、7 年 生 、9 年 生 等 四 个 不 同 生长 年 限 的 华 重 楼 根 际 土壤 
菌 16S rRNA 和 真菌 18S 序列 进行 测序 分 析 。 结 果 表 明 : (1) 不 同 生 长 年 限 根 际 土壤 中 主 
要 优势 细菌 均 为 变形 菌 门 、 酸 杆菌 门 、 放 线 菌 门 和 绿 弯 菌 门 ; 优势 真菌 为 子宫 菌 门 、 担 子 菌 
门 与 毛 考 门 。 (2) 不 同 生长 年 限 华 重 楼 根 际 土壤 中 细菌 物种 较真 菌 更 丰富 ， 多 样 化 程度 更 
高 。 细 菌 多 样 性 随 着 华 重 楼 生长 年 限 的 增加 明 降 低 、 升 高 、 再 降低 的 “HH” 字 型 规律 ， 最 低 
点 在 第 5 年 、 最 高 点 在 第 7 年 ， 真 菌 多 样 性 则 随 着 生长 年 限 的 增加 呈 先 升 高 后 下 降 的 “入 ” 
字 型 规律 ， 最 高 点 在 第 7 年 。 细 菌 群 落 丰富 度 随 着 生长 年 限 的 增加 呈 先 升 高 后 下 降 的 “入 ?” 
字 型 规律 ， 第 7 年 时 丰富 度 最 高 ;而 真菌 丰富 度 随 着 生长 年 限 增长 变化 不 大 。 (3) UPGMA 
聚 类 分 析 显 示 ， 随 着 生长 年 限 的 推进 根 际 土壤 微生物 群落 结构 演变 明显 , 细菌 群落 演变 比较 
剧烈 的 时 期 是 在 定植 后 第 7 年 、 而 真菌 群落 则 在 定植 后 第 5 年 。 (4) Spearman 相关 性 分 析 
发 现 速效 钾 和 全 氮 是 影响 华 重 楼 根 际 土壤 细菌 组 成 的 主要 因子 , 全 钾 是 影响 真菌 组 成 的 主要 
因子 。 综 上 结果 说 明 不 同 生长 发 育 时 期 的 华 重 楼 根 际 土壤 微生物 群落 组 成 和 结构 不 同 ， 第 
5~7 年 是 根 际 土壤 微生物 群落 多 样 性 产生 重大 变化 的 关键 时 期 。 
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Abstract: In order to explore the relationship between the growth of Paris polyphylla var. 
chinensis and the microbial community structure changes of the rhizosphere soil, the Tllumina 
high-throughput sequencing technique was used to sequence the 16S rRNA gene of bacteria and 
18S sequences of fungal at four different growth years, including 3 years, $ years, 7 years and 9 
years. The results were as follows: (1) Proteobacteria, Acidobacteria, Actinobacteria and 
Chloroflexi were dominant bacteria in the rhizosphere Soil of P polyphylla ip different growth 
years. The dominant fungi phylas were Ascomycota, Basidiomycota and Mucoromycota. (2) The 
bacterial Species im the rhizosphere of Paris polyphylla in different growth years were more 
abundant than fungi, and the degree of diversification was higher. The lowest point of bacterial 
diversity, which decreased, increased, and then decreased again with the increase of growth years 
showed a pattern of “1H””, was at the $th year and the highest point was at the 7th year. The fungal 
diversity showed a pattern of “ A ”that first increased and then decreased with the increase of 
growth years, and the highest point was at the 7th year. The abundance of bacterial communities 
also showed a pattern of “ A ” that first increased and then decreased with the increase of growth 
years, and the highest point was also at the 7th year. The abundance of fungi did not change much 
as the year growing. (3) The UPGMA cluster analysis showed that the microbial community 
structure of the rhizosphere soil had evolved significantly. The period when the bacterial 
community evolved more drastically was in the 7th year after planting, and the fungal community 
was in the $th. (4) Spearman correlation analysis found that total nitrogen and available potassium 
were the main factors affecting the composition of rhizosphere soil bacteria, and Total potassium 
was the main factor affecting the composition of fungi. All the above results indicate that the 
composition and structure of the soil microbial community in the rhizosphere of wild P polyphylla 
at different growth and development stages are different, and the $5-7th year is a critical period for 
significant changes in the diverdity of the soil microbial community. 
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华 重 楼 (Paris polyphylla var. chinensis) 为 百合 科 重 楼 属 多 年 生 草 本 植物 ， 是 我 国 传 
统 名 贵 中 药 ， 具 有 清热 解毒 、 消 肿 止 痛 、 凉 肝 定 惊 等 功效 ， 是 我 国 云南 白药 、 宣 
宁 、 百 宝 丹 、 热 毒 清 、 季 德 盛 蛇 药 、 抗 病毒 颗粒 、 总 皂苷 片 等 许多 著名 中 成 药 的 主 
要 原料 ( 袁 理 春 等 ，2004; 汤 海峰 等 ，1998)， 具 有 重要 的 开发 应 用 价值 。 根 际 是 土 
二 -根系 -微生物 三 者 紧密 结合 、 相 互 影响 的 场所 (Butler et al.，2003) 。 根 际 微生物 
的 适当 生长 可 以 刺激 植物 根系 的 生长 ， 增 加 根系 的 吸收 面积 ， 促 进 植 物 对 各 种 元 素 的 吸收 ， 
同时 根 际 土壤 微生物 也 是 衡量 土壤 肥力 和 养分 的 重要 指标 〈 王 静 等 ，2015; 李 航 等 ，2016; 
全 奢 等 ，2016) 。 药 用 植物 产生 的 黄酮 、 生 物 碱 、 眉 类 等 次 级 代谢 产物 丰富 ,在 生长 过 程 中 
很 容易 释放 到 士 壤 中 ， 从 而 引起 植物 根 际 土壤 理化 性 质 的 改变 ， 导 致 根 际 微生物 的 变化 
(Nihorimbere et al，2011) 。 研 究 表明 ， 不 同 植物 以 及 同一 植物 不 同 的 生长 发 育 时 期 ， 或 
者 同一 植物 的 不 同 基因 型 之 间 ， 对 营养 元 素 的 偏好 和 吸收 程度 不 同 ， 其 根系 分 泌 物 组 成 、 分 
泌 量 和 累积 程度 也 存在 着 较 大 的 差异 ， 从 而 使 得 根 际 土壤 微生物 结构 发 生 改 变 (Garbeva et 
al.，2008; 韩 玉 竹 等 ，2010) 。 魏 志 华 等 ( 魏 志 华 等 ，2010) 对 2 年 和 10 年生 连 撼 根 际 微 
生物 和 土壤 酶 活性 进行 研究 , 结果 表明 随 着 连 撼 生长 年 限 的 延长 , 根 际 微生物 总 量 呈 上 升 赵 
势 ， 其 中 细菌 和 真菌 数量 增加 ， 放 线 菌 数量 减少 。 大 多 数 药 用 植物 连作 障碍 研究 均 表 明 : 连 
作 会 使 药 用 植物 根 际 微生物 从 高 肥力 的 “细菌 型 土壤 ”向 低 肥 力 的 “真菌 型 土壤 ”转变 或 破 
坏 了 根 际 微生物 种 群 的 平衡 ( 李 琼 芳 ，2006; 乔 狠 梅 等 ，2009; 何 江华 等 ，2008) 。 根 际 微 


生物 群落 结构 失调 及 病原 菌 数 量 增加 是 造成 药 用 植物 连作 障碍 的 主要 原因 ( 李 勇 等 , 2010 )。 
因此 ， 研 究 不 同 生 长 年 限 药 用 植物 生长 对 根 际 土壤 微生物 群落 多 样 性 的 影响 ， 对 了 
解 药 用 植物 根 际 土壤 状态 、 促进 植株 生长 、 防 治 地 下 病虫害 及 提高 药材 品质 等 有 十 分 重要 的 
意义 。 
华 重 楼 生长 周期 长 ,通常 从 种 子 到 药材 需要 8-10 年 时 间 ， 长 时 间 的 单一 化 种 植 
极 易 引发 连作 障碍 ， 从 而 导致 华 重 楼 的 品质 和 产量 难以 得 到 保障 。 近 年 来 华 重 楼 根 际 
微生物 的 研究 主要 从 不 同 栽培 环境 、 不 同 品种 等 方面 进行 探讨 ( 周 浓 等 , 2015; 张 静 等 , 2016; 
郑 梅 起 等 ，2020) ， 而 对 不 同 生长 发 育 期 华 重 楼 与 根 际 微生物 多 样 性 变化 的 研究 较 少 ,土壤 
微生物 群落 组 成 结构 变化 与 华 重 楼 生长 年 限 的 关系 仍 不 清楚 。 鉴 于 此 ， 本 研究 采集 不 同 生 
长 年 限 野生 华 重 楼 的 根 际 土壤 , 利用 Ilumina 高 通 量 测序 技术 对 土壤 细菌 16S TRNA 和 真 
菌 18S 序列 进行 测序 , 对 不 同 生 长 年 限 野生 华 重 楼 根 际 微生物 群落 组 成 结构 及 多 样 性 进行 
研究 ， 探 讨 华 重 楼 生长 发 育 对 其 定植 地 微生物 群落 组 成 和 多 样 性 的 影响 规律 ， 为 人 工 栽培 
华 重 楼 及 探寻 其 根茎 病害 发 生 的 生理 生态 机 制 及 相应 的 生物 防治 方法 提供 科学 依据 。 
1 材料 与 方法 
~ 1.1 土壤 样品 采集 与 处 理 
GN 华 重 楼 每 年 冬季 地 上 部 茎 秆 倒伏 , 根茎 上 会 留 下 刻 痕 , 常规 可 以 按 根 茎 上 刻 痕 的 数量 来 
判断 不 同 生长 年 限 〈 苏 海 兰 等 , 2020) 。 土 样 采集 按照 鲍 士 旦 的 方法 〈 鲍 士 旦 ,2000) ，2018 
年 9 月 在 广西 金 秀 县 华 重 楼 野外 自然 分 布 区 采用 随机 多 点 混合 的 原则 , 每 个 采样 点 选取 生长 
健康 、 长 势 一 致 、 刻 痕 数 相同 〈1 个 刻 痕 代表 生长 1 年 ) 的 华 重 楼 10 株 ， 收 集 根系 及 附着 
其 上 0~0.5 cm 的 土壤 作为 根 际 土 ， 将 混 匀 的 根 际 土壤 放 入 无 菌 塑料 袋 中 ， 用 标签 记录 采样 
的 信息 ， 放 入 户外 保鲜 箱 后 立即 带 回 实验 室 ， 每 个 采样 点 3 次 重复 。 每 个 土壤 样品 采集 后 分 
成 两 份 ， 一 份 置 于 -80 'C 下 保存 ， 用 于 土壤 DNA 提取 及 后 续 的 细菌 16S rRNA 和 真菌 18S 
二 IRNA 测序 ， 一 份 室内 自然 风干 ， 研 磨 ， 过 2 mm 筛 ， 用 于 土壤 理化 性 质 测定 。 由 于 野生 华 
日 EE 楼 生长 年 份 的 不 可 控 性 , 根据 本 次 采样 的 实际 情况 结合 重 楼 主要 药 用 成 份 重 楼 皇 苷 的 积累 
见 律 ( 张 烘 等 ，2011; 王 琳 娜 等 ，2018) ， 选 择 3 年 生 、5 年 生 、7 年 生 和 9 年 生 四 个 不 同 
生长 年 限 华 重 楼 的 根 际 土 样 开 展 土壤 微生物 多 样 性 研究 ， 土 壤 信息 如 表 1 所 示 。 
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Ns 表 1 不 同 生长 年 限 华 重 楼 根 际 土壤 信息 
《9 Table 1 Sources of rhizosphere soils of P. polyphylla var. chinensis in different growth years 
样品 编号 


_ 本 经 纬度 a 
Sample 生长 年 份 采集 地 点 . 海拔 
. Latitude and . 
code Years of growth Collection location . Altitude (m) 
longitude 
金 秀 香草 岭 
3 years ee 110°12'23"E 
JY1 Vanilla ridge in 1 300 
24?8'34" N 


Jinxiu County 


JY2 S$ years 
JY3 7 years 
JY4 9 years 


金 秀 香草 岭 


Vanilla ridge in 


110°12'’10" E 
24°8'’55"N 


Jinxiu County 


金 秀 香草 岭 


Vanilla ridge in 


110°12'10" E 
24?8'37" N 


Jinxiu County 


金 秀 香草 岭 


Vanilla ridge in 


110°12’12" E 
23°54'60”" N 


Jinxiu County 


1.2 华 重 楼 根 际 土壤 微生物 群落 组 成 及 多 样 性 分 析 


1.2.1 土壤 微生物 DNA 的 提 


取 、PCR 扩 增 和 


土壤 微生物 总 DNA 使 


] 上海 生 工 生物 了 


测序 


试剂 盒 提 取 ; 提取 后 DNA 相 


个 上 机 流程 包括 PCR 的 扩 增 ，PCR 产物 的 混 样 、 纯 化 ， 文 库 的 构建 。 对 旨 
338F(5-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3') 和 


扩 增 的 引物 采 用 


品 用 干冰 寄 送 至 


1 230 


1 200 


1 210 


[ 程 股份 有 限 公司 的 土壤 基因 组 DNA 快速 抽 提 
上 上 海 美 吉 生 物 医药 科技 有 限 公 司 进行 测序 。 整 


茵 


区 进行 
806R(5'- 


V3-V4 


GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3")。 扩 增 程 序 为 : 95 'C 预 变性 3 min; 95 ‘CC 变性 30 s; 53 'C 


退火 30 s; 72 'C 延 作 


进行 扩 增 的 引物 采 月 


45 s; 持续 28 个 循环 周期 ， 最 后 72 延伸 10 min。 对 真菌 V5-V7 区 
日 SSUO817F(5-TTAGCATGGAATAATRRAATAGGA-3') 和 


1196R(5-TCTGGACCTGGTGAGTTTCC-3' )。 扩 增 程序 为 : 95 'C 预 变性 3 min; 95 'C 变 性 


30s; 53 退火 30 s; 72 'C 延 伸 45 s; 持续 37 个 循环 周期 ， 最 后 72 'C 延 人 


物 利用 美 吉 生物 Ilumina 平台 进行 测序 。 
1.2.2 微生物 组 测序 数据 质 控 与 分 析 


>4 


(operational taxonomic units 


取 非 重复 序列 ， 便 了 


测序 得 到 的 原始 数据 进行 拼接 质 控 ， 得 


到 


) 聚 类 和 物种 


序列 进行 分 类 学 分 析 。 


1.2.3 华 重 楼 根 际 土壤 微生物 组 成 分 析 


言 息 分 析 。OTU 
降低 分 析 中 间 过 程 元 余 
97% 相 似 性 对 非 重 复 序列 〈 不 含 单 序列 ) 进行 OTU 
OTU 的 代表 序列 ; 4) 将 所 有 优化 序列 map 至 OTU 代表 序列 , 选 


以 上 的 序列 ， 生 成 OTU 表格 。 采 用 RDP classifier 贝 叶 斯 全 


10 min。 扩 增产 


效 数据 。 采 用 Uparse 软件 平台 进行 OTU 
聚 类 步骤 如 下 : 1) 对 优化 序列 提 


计算 量 ; 2) 去 


聚 类 ， 在 聚 类 过 程 


去 


除 没有 重复 的 六 


序列 ; 3) 按照 


除 岩 合体 ， 得 到 
与 代表 序列 相似 性 在 97% 
法 对 97% 相 似 水 平 的 OTU 代表 


基于 测序 的 数据 ， 利 用 mothur 软件 分 析 不 同 随机 抽样 下 的 Alpha 多 样 性 反映 微生物 群 


落 的 丰富 度 和 多 样 性 ， 包 括 Ace、Chao、Simpson 和 Shannon 等 指数 。 其 中 ，Ace 和 Chao 
指数 反映 样本 中 群落 的 丰富 度 ，Simpson 和 Shannon 指数 反映 群落 的 多 样 性 ，Ace、Chao 和 
指数 越 小 ， 说 明 样 品 的 物种 多 样 性 越 高 ; 利用 及 语言 工具 生成 
可 用 于 统计 多 组 或 多 个 样本 中 所 共有 和 独 有 的 


Shannon 指数 越 大 ，Simpson 


土壤 微生物 群落 柱 形 图 (Bar 图 ) ; 


Venn 


OTU 数目 ， 采 用 及 语言 工具 和 作 图 生成 。 


1.2.4 华 重 楼 根 际 土壤 微生物 群落 结构 差异 性 分 析 
通过 对 不 同样 品 微生物 群落 间 进 行 Beta 多 样 性 分 析 ， 探 索 不 同样 品 间 群 落 组 成 的 相似 
性 或 差异 性 ; 用 Qiime 数据 分 析 流 程 计 算 Beta 多 样 性 距离 矩阵 , 然后 用 R 语言 进行 UPGMA 
聚 类 分 析 并 作 树 状 图 。 
1.3 华 重 楼 根 际 土壤 理化 性 质 测定 
土壤 理化 性 质 测定 参照 《土壤 农 化 分 析 》“〔 鲍 士 旦 ，2000)〉 。 测 定 项 目 和 方法 如 下 : 全 
氮 (饥民 定 氮 法 ) 、 全 磷 〈 钼 锁 显 色 法 ) 、 全 钾 〈( 火 焰 光 度 法 ) 、 土 壤 有 机 碳 ( 重 铬 酸 钾 水 
合 加 热 法 ) 、 铵 态 所 和 硝 态 氮 〈 定 氮 仪 法 ) 、 速 效 磷 〈 盐 酸 - 氟 化 铵 法 )) 、 速 效 钾 ( 浸 提 + 
原子 吸收 法 ) 和 pH 值 。 
1.4 不 同 微生物 物种 与 土壤 理化 因子 相关 性 分 析 
基于 土壤 DNA 测序 及 土壤 理化 分 析 的 数据 , 利用 R 语言 工具 计算 所 选 微生物 物种 与 环 
境 因子 之 间 的 相关 性 系数 Spearman 等 级 相关 系数 、Pearson 相关 系数 等 ) ， 将 获得 的 数值 
矩阵 通过 Heatmap 图 直观 展示 。 通 过 颜色 变化 反映 二 维 抢 阵 或 表格 中 的 数据 信息 ， 颜 色 深 
浅 表示 数值 的 大 小 。 
一 2 结果 与 分 析 
2.1 不 同 生长 年 限 华 重 楼 土壤 微生物 群落 的 多 样 性 分 析 
2.1.1 细菌 群落 的 多 样 性 分 析 
供 试 土壤 样品 的 细菌 和 真菌 群落 丰 度 指数 〈Ace, Chao ) 和 多 样 性 指数 〈Shannon， 
OO Simpson) 如 表 显 示 〈 表 2) 。 其 中 细菌 Ace 和 Chao 指数 均 随 着 生长 年 限 的 增加 呈 先 升 高 后 
CO 下 降 的 趋势 ， 且 各 年 份 间 差异 显著 ， 峰 值 均 出 现在 第 7 年 ,表明 华 重 楼 根 际 土壤 中 细菌 丰富 
度 随 着 株 龄 的 增加 呈 先 升 高 后 下 降 的 趋势 ， 在 第 7 年 时 华 重 楼 根 际 土壤 中 细菌 丰富 度 最 高 ， 
第 3 年 时 细菌 丰富 度 最 低 。 
二 而 Shannon 和 Simpson 指数 各 年 份 间 差异 显著 , 随 着 生长 


和 
I 


限 发 生 明 显 的 起 伏 波动 。 在 
Eb 重 楼 生长 至 第 5 年 时 ，Shannon 指数 降 至 最 低 、 而 Simpson 指数 升 至 最 高 ， 说 明 此 时 的 土 
,一 膏 环 境 利于 某 些 特定 种 类 (或 类 群 ) 细菌 的 生长 和 繁殖 , 因此 细菌 丰富 度 并 未 出 现 较 大 改变 ， 
AP 晶 由 于 竞争 关系 致使 土壤 中 其 余 细菌 种 类 (或 类 群 ) 的 生长 和 繁殖 受到 抑制 ， 故 细菌 多 样 性 
BB 现 一 个 异常 大 的 下 降幅 度 。 到 第 7 年 时 ，Shannon 指数 升 至 最 高 、 而 Simpson 指数 降 至 最 
氏 ， 表 明 此 年 份 的 华 重 楼 根 际 土壤 中 细菌 多 样 性 最 高 。 综 合 上 述 结果 表明 ， 华 重 楼 的 生长 对 
民 际 土壤 中 细菌 数量 和 种 类 的 影响 均 达 到 显著 水 平 。 

2.1.2 真菌 群落 的 多 样 性 分 析 
表 2 可 知 ， 所 有 年 份 土壤 样品 中 真菌 Ace 和 Chao 指数 差异 不 显著 ,表明 所 选 年 份 的 
华 重 楼 对 根 际 土壤 真菌 丰富 度 的 影响 不 大 。 而 真菌 shannon 和 Simpson 指数 分 析 显 示 ， 华 重 
楼 根 际 土壤 真菌 Shannon 指数 随 着 生长 年 限 的 增加 先 升 后 降 ，Simpson 指数 则 先 降 后 升 ， 峰 
值 和 最 低 值 均 在 第 7 年 出 现 , 结合 显著 性 分 析 发 现 华 重 楼 的 生长 对 根 际 土壤 中 真菌 多 样 性 的 
影响 显著 , 真菌 种 类 随 着 生长 年 限 的 增加 旦 先 增加 后 下 降 的 趋势 ， 在 华 重 楼 生长 至 第 7 年 时 
根 际 土壤 中 真菌 类 群 数量 最 多 ， 物 种 丰富 。 

表 2 土壤 微生物 群落 的 丰富 度 和 多 样 性 指数 


Table 2 Abundance and diversity index of soil microbial community 
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TS 


Li a 
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细菌 真菌 
生长 年 从 
Bacterial Fungi 
Years of 
Shannon Simpson Shannon 
growth Ace index Chao index Ace index Chao index Simpson index 
index index index 


3 years (1 062.69 (1 088.86 (5.73 土 (0.006 1 土 (160.62 土 (159.10 土 (1.89 土 (0.427 1 土 


土 32.53)d 土 37.67) d 0.10) c 0.000 1) b 11.55) a 8.43) a 0.06) d 0.005 9) a 


(1303.77 (1 353.53 (5.34 土 (0.024 2 土 (169.01 土 (166.58 土 (2:51 主 (0.3102 土 
5 years 

土 45.62) c 十 43.22) c 0.13) d 0.0003) a 11.21) a 6.37) a 0.03) b 0.0009) c 

(1 853.30 (1915.16 〈6.49 士 (0.003 0 土 (156.85 土 (155.35 土 (3.28 土 (0.071 1 土 
7 years 

土 50.38) a 土 48.25) a 0.12) a 0.0002) c 12,159 a 8.27) a 0.06) a 0.0016) d 

(1 603.52 (1 607.08 (5.93 土 (0.006 4 士 (155.40 土 (154.75 土 (2.12 土 (0.396 3 土 
9 years 

土 29.66)b 土 33.56) b 0.09) bc 0.000 1) b 7.30) a 4.70) a 0.10) c 0.002 1) b 


注 : 同 列 中 数值 后 面 的 不 同 小 写字 母 表示 差异 显著 (P<0.05)。 下 同 。 


Note: Different lowercase letters in the same column indicate significant differences (P<0.05). The same below. 


2.2 不 同 生长 年 限 华 重 楼 根 际 土壤 微生物 群落 组 成 分 析 
2.2.1 细菌 群落 组 成 分 析 
四 个 不 同 生 长 年 份 的 华 重 楼 根 际 土壤 样品 中 共 检 测 到 细菌 25 门 、56 纲 、134 目 、195 
科 、280 属 、484 种 。 从 门 水 平 上 看 (图 1: A) ， 随 着 华 重 楼 的 生长 ， 土 壤 中 不 同 细菌 门类 
的 相对 丰 度 发 生 了 明显 变化 。 各 生长 年 限 华 重 楼 根 际 土壤 主要 优势 菌 门 均 为 变形 戎 门 
(Proteobacteria ) 、 酸 杆菌 门 〈Acidobacteria ) 、 放 线 菌 门 〈Actinobacteria ) 和 绿 弯 菌 门 
《Chloroflexi) 。 其 中 ， 以 变形 菌 门 和 酸 杆菌 门 二 者 所 占 比 例 最 高 ， 约 占 细 菌 总 丰 度 的 60% 
以 上 。 变形 菌 门 丰 度 随 着 生长 年 限 的 增加 呈 先 升 高 后 降低 的 趋势 , 在 第 3 年 至 第 7 年 间 丰 度 
增幅 不 大 ， 而 从 第 7 年 长 至 第 9 年 时 丰 度 出 现 了 较 大 的 下 降 ， 降 幅 为 22.36%。 酸 杆菌 门 
菌 丰 度 变化 则 正好 相反 , 随 着 华 重 楼 生长 年 限 的 增加 呈 先 降低 后 升 高 的 趋势 ， 从 第 3 年 生长 
至 第 5-7 年 时 丰 度 显著 下 降 ， 降 幅 分 别 为 41.35%-43.64%， 而 后 在 长 至 第 9 年 时 快速 回升 了 
51.88%， 表 明 华 重 楼 对 酸 杆 菌 门 的 影响 大 于 变形 菌 门 。 绿 弯 菌 门 和 拟 杆菌 门 (Bacteroidetes ) 
丰 度 均 随 着 华 重 楼 生长 年 限 的 增加 呈 先 升 高 后 降低 的 趋势 ,从 3 年 长 至 5 年 时 两 个 菌 门 丰 度 
ye 均 未 发 生 大 幅 上 升 ， 但 从 第 5 年 生长 至 第 7 年 时 丰 度 均 显著 上 升 ， 增 幅 分 别 为 164.90% 和 
[人 456.21%; 之 后 两 者 丰 度 回落 ,不 同 的 是 绿 弯 菌 门下 降幅 度 小 ,而 拟 杆菌 门 丰 度 下 降幅 度 大 、 
号 达 72.27%。 放 线 菌 门 在 第 7 年 时 丰 度 最 低 ， 其 余生 长 年 限 中 丰 度 差异 不 显著 。 另 外 ， 厚 壁 
一 菌 门 〈Firmicutes) 在 第 5 年 时 丰 度 达到 18.16%， 而 在 其 余年 份 中 丰 度 均 低 于 5%; 硝化 螺 
旋 菌 门 (Nitrospirae) 在 7 年 生 的 根 际 土壤 中 丰 度 比 其 他 生长 年 限 出 现 了 显著 增加 。 
在 科 水 平 ( 图 1: B) 上 ， 主 要 由 Solibacteraceae-subgroup-3 、norank-o-Subgroup-2、 黄 色 
杆菌 科 (Xanthobacteraceae ) 、norank-o-norank-c-Subgroup-6 等 菌 科 组 成 。 其 中 ， 
Solibacteraceae-subgroup-3 在 生长 5 年 的 土壤 中 丰 度 最 高 ， 为 12.9%， 生 长 7 年 的 土壤 中 丰 
度 最 低 ， 仅 为 1.2%。norank-o-norank-c-Subgroup-6 则 相反 ， 在 生长 $ 年 的 土壤 中 丰 度 最 低 ， 
为 1.1%， 生 长 七 年 时 丰 度 升 至 最 高 ， 为 10.9%。norank-0-Subgroup-2、Xanthobacteraceae、 
norank-o-Acidobacteriales 及 unclassified-o-Gammaproteobacteria-Incertae-sedies 等 丰 度 随 着 生 
长 年 限 的 增加 呈 先 下 降 后 上 升 的 趋势 ， 第 7 年 时 丰 度 均 为 最 低 水 平 。 此 外 ，3 年 、5 年 和 9 
年 生 土壤 中 均 可 检测 出 norank-o-norank-c-norank-p-WPS-2、 酸 热 菌 科 (Acidothermaceae) 、 
norank-o-norank-c-AD3、 柄 杆菌 科 (Caulobacteraceae) 、 科 里 氏 菌 科 (Koribacteraceae ) 等 
科 的 细菌 ， 但 上 述 科 水 平 的 细菌 几乎 不 存在 于 7 年 生 的 土壤 中 。 而 产 碱 杆 菌 科 
(Nitrosomonadaceae ) 仅 存 在 于 7 年 生 的 土壤 中 ， 丰 度 为 6.7%。 男 外 ，Clostridiaceae-1 只 存 
在 生长 5 年 的 华 重 楼 根 际 土壤 中 ， 丰 度 为 17.2%。 
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团 Proteobacteria 
国 Acidobacteria 
国 Actinobacteria 
国 Chioroflexi 

国 Firmicutes 

国 Bacteroidetes 
国 WPS-2 

国 Verrucomicrobia 
Planctomycetes 
Gemmatimonadetes 
Rokubacteria 
Nitrospirae 
“Patescibacteria 
”Latescibacteria 
others 
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JY1 JY2 JY3 
不 同 生长 年 份 土壤 样品 Soil samples of different growth years 


人 
加 Solibacteraceae_Subgroup_3 大 Flavobacteriaceae 
国 norank o_Subgroup 2 是 norank o_norank_c__Nitrospira 
国 Xanthobacteraceae Ml Ktedonobacteraceae 
团 norank o_norank c Subgroup 6 lsosphaeraceae 
团 Clostridiaceae_1 Enterobacteriaceae 
团 norank_o_Acidobacteriales 国 Microscillaceae 
转 norank_o_ Elsterales 时 norank o_norank_c_ KD4-96 
团 unclassified o Gammaproteobacteria_Incertae_Sedis 二 Sphingomonadaceae 
Burkholderiaceae norank o_norank_ c_Subgroup_17 
norank o_norank c_norank p_ WPS-2 norank o_norank c OM190 
Acidothermaceae norank_ o _SBR1031 
二 Gemmatimonadaceae 二 Pseudomonadaceae 
Nitrosomonadaceae Dongiaceae 
~ Chthoniobacteraceae norank o_norank_c__Latescibacteria 
norank_o_norank c_AD3 norank o _S085 
国 Caulobacteraceae TRA3-20 
团 norank_o_IMCC26256 Woeseiaceae 
国 Koribacteraceae 出 Pyrinomonadaceae 
加 Micropepsaceae norank o_norank_c_Subgroup_22 
厦 Beijerinckiaceae others 
略 Polyangiaceae 


norank_o_norank_c__Actinobacteria 
norank_o_norank_c__Alphaproteobacteria 
吗 Gemmataceae 
Acidobacteriaceae_Subgroup_1 


Acetobacteraceae 
JY1 JY2 闻 Chitinophagaceae 
不 同 生长 年 份 土壤 样品 Soil samples of different growth years 园 norank_o_Rokubacteriales 


图 中 Y1、JY2、JY3 和 JY4 分 别 对 应 3 年 生 、5 年 生 、7 年 生 和 9 年 生 的 土壤 样品 。 下 同 。 


JY1, JY2, JY3 and JY4: Correspond to soil samples of 3, 5, 7 and 9 years respectively. The same below. 


1 在 门 (A), 科 (B) 水 平 上 根 际 土壤 细菌 的 相对 丰 度 
Fig. 1 The relative abundance of bacteria in the rhizosphere at phylum (A) and family (B) level 


2.2.2 真菌 群落 组 成 分 析 

四 个 不 同 生 长 年 份 的 华 重 楼 根 际 土壤 样品 中 共 检 测 真菌 8 门 、26 纲 、56 目 、76 科 、78 
属 、96 种 。 从 门 水 平 上 看 (图 2: A)， 土 壤 中 的 真菌 主要 由 子宫 菌 门 (Ascomycota) 、 担 子 
菌 门 〈Basidiomycota) 与 毛 霖 门 (Mucoromycota) 组成。 其中， 子宫 菌 门 和 担子 菌 门 三 者 
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所 占 比 例 达 80% 以 上 , 且 各 生长 年 限 间 丰 度 变化 最 大 。 子 圳 菌 门 丰 度 在 土壤 中 大 体 呈 逐年 上 
升 的 趋势 , 生长 3 年 的 土壤 中 丰 度 比例 最 低 ， 随 后 丰 度 快速 上 升 ， 生 长 至 第 9 年 时 丰 度 达到 
88.11%。 担 子 菌 门 丰 度 变化 与 子 赛 菌 门 相 反 ， 当 子 客 菌 门 丰 度 上 升 时 ， 担 子 菌 门 丰 度 下 降 ， 
担子 菌 门 在 生长 3 年 的 土壤 中 丰 度 最 高 。 毛 霉 门 真菌 随 着 生长 年 份 的 增加 呈 先 升 高 后 降低 的 
趋势 , 在 华 重 楼 生长 7 年 的 土壤 中 丰 度 最 高 。 壶 菌 门 丰 度 则 随 华 重 楼 生长 年 限 的 增加 呈 逐 年 
降低 的 趋势 。 在 科 水 平 上 (图 2: B)， 以 古 生 菌 科 (Archaeorhizomycetaceae ) 、 红 菇 科 

(Russulaceae ) 、norank-p-Mucoromycota 和 unclassified-c-Agaricomycetes 为 优势 菌 科 ， 各 
科 在 不 同 生 长 年 限 中 丰 度 不 同 。 上 古 生 菌 科 除 了 在 7 年 生 的 华 重 楼 根 际 土壤 中 检测 不 到 外 , 在 
其 余年 份 中 丰 度 随 着 生长 年 限 的 增加 呈 逐 年 上 升 的 趋势 ， 生 长 至 第 9 年 时 丰 度 最 高 ， 为 
66.5% 。 红 菇 科 仅 存在 于 3 年 生 的 根 际 土壤 中 ， 丰 度 为 64.8%。norank-p-Mucoromycota、 
unclassified-c-Agaricomycetes 、unclassified-c-Sordariomycetes 、unclassified-p-Ascomycota、 曲 
霉 科 (Aspergillaceae ) 、unclassified-o-Onygenales、 线 虫草 科 〈Ophiocordycipitaceae) 及 蔓 
毛 壳 科 (Herpotrichiellaceae ) 等 的 丰 度 均 随 着 生长 年 限 的 增加 呈 先 升 高 后 降低 的 趋势 ， 丰 度 
最 高 均 出 现在 华 重 楼 生长 7 年 的 土壤 中 。 另 外, 从 图 2-B 中 可 以 明显 的 看 出 7 年 生 华 重 楼 的 
根 际 土壤 中 真菌 种 类 更 丰富 。 


围 Ascomycota 

围 Basidiomycota 
园 Mucoromycota 
国 Chytridiomycota 


围 Zoopagomycota 
国 LKM15 
国 others 


相对 丰 度 Relative abundance (%) 


JY2 JY3 
不 同 生 长 年 份 土壤 样品 Soil samples of different growth years 
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国 Archaeorhizomycetaceae 国 Didymelaceae 

转 Russulaceae Ml norank_c_Agaricomycetes 

国 norank_p__Mucoromycota Ml norank_p_Zoopagomycota 
国 unclassified_c_Agaricomycetes Magnaporthaceae 

国 unclassified_c__Sordariomycetes unclassified_p__Mucoromycota 
国 unclassified_p_Ascomycota 画 norank_p_LKM15 

国 Aspergilaceae others 

国 unclassified_o_Onrygenales 

Ml Ophiocordycipitaceae 

Ml norank_p_Chytridiomycota 


辆 Plectosphaerellaceae 

加 Chaetomiaceae 

园 Glomeraceae 
norank_o_Boletales 

时 norank_c_Sordariomycetes 
Ml unclassified_p_Basidiomycota 


JY1 JY2 JY3 JY4 
不 同 生长 年 份 土壤 样品 Soil samples of different growth years 


4 B 
2 在 门 (A), 科 (B) 水 平 上 根 际 土壤 真菌 的 相对 丰 度 

Fig.2 Relative abundance of fungi in the rhizosphere at phylum (A) and family (B) level 
2.3 不 同 生长 年 限 华 重 楼 根 际 土 壤 微 生物 群落 的 相关 性 分 析 

绘制 OTUs 韦 恩 图 (图 3) ， 从 图 3-A 可 以 看 出 华 重 楼 不 同 生长 年 限 根 际 土壤 共有 的 细 
菌 OTU 为 322 个 , 分 别 占 各 生长 年 限 细菌 OTU 总 数 的 33.68%、28.59%、19.60% 和 22.90%。 
各 生长 年 限 植株 根 际 土壤 独 有 的 细菌 OTU 数量 随 着 生长 年 份 的 增加 呈 先 升 高 后 降低 的 趋 
势 ;在 生长 7 年 的 根 际 土壤 中 独 有 的 细菌 OTU 类 型 最 多 , 为 869 个 , 约 为 其 他 年 份 的 5.9-37.8 
倍 。 图 3-B 显示 根 际 土壤 共有 的 真菌 OTU 数 为 50 个 ， 分 别 占 各 生长 年 份 真菌 OTU 总 数 的 
35.21%、30.86%、48.54% 和 33.11%; 同样 在 生长 7 年 的 根 际 土壤 中 ， 独 有 的 真菌 OTU 类 
型 最 多 , 为 26 个 。 综合 上 述 结果 表明 随 着 华 重 楼 生长 年 限 的 增加 ， 土壤 细菌 和 真菌 OTU 类 
型 均 不 同 程度 地 发 生变 化 , 但 细菌 的 变化 幅度 比 真 菌 大 ,表明 华 重 楼 的 生长 对 土壤 细菌 群落 

4 影响 大 于 真菌 群落 。 


JY2 JY3 区 
JY2 
二 JY3 
@JY4 


A B 
注 : A. 细菌 ; B. 真菌 。 下 同 。 


A. Bacteria; B. Fungi. The same below. 


图 3 不 同 生长 年 限 华 重 楼 根 际 土壤 细菌 和 真菌 韦 恩 图 


Fig. 3 Venn diagram of bacteria and fungi in the rhizosphere soil of P polyphylla var. chinensis 
in different growth years 
2.4 不 同 生 长 年 限 华 重 楼 根 际 微生物 群落 结构 差异 性 分 析 
对 华 重 楼 各 生长 年 份 的 根 际 土壤 样品 的 细菌 和 真菌 群落 组 成 的 相似 度 进行 UPGMA 聚 
类 分 析 ， 结 果 如 图 4 所 示 。 细菌 群落 组 成 察 类 结果 如 图 4-A 所 示 ， 从 图 中 可 以 看 出 ， 四 份 不 
同 生长 年 限 土 壤 大 致 分 成 三 类 : 3 年 生 和 5 年 生 归 为 一 类 ，7 年 生 和 9 年 生 的 各 为 一 类 ; 表 
明 3 年 生 和 5 年 生根 际 土壤 中 细菌 群落 组 成 相似 度 最 高 ,7 年 生 的 和 其 它 年 份 的 细菌 群落 组 
成 相似 度 最 低 ，9 年 生 的 介 于 前 两 类 之 间 。 真 菌 群落 组 成 聚 类 结果 如 图 4-B 所 示 ， 从 图 中 可 
以 看 出 ， 真 菌 群落 也 划分 为 3 个 大 类 : 5 年 生 和 9 年 生 的 归 为 一 类 ，7 年 生 和 3 年 生 的 各 为 
一 类 ; 表明 5 年 生 和 9 年 生 中 真菌 群落 组 成 相似 度 最 高 ，3 年 生 的 和 其 它 年 份 的 真菌 群落 组 
成 相似 度 最 低 ，7 年 生 的 介 于 前 两 类 之 间 。 可 见 ， 随 着 华 重 楼 生长 年 份 的 变化 ， 其 根 际 土壤 
细菌 和 真菌 群落 均 发 生 了 演变 , 但 演变 发 生 的 时 间 和 方式 不 同 : 细菌 群落 演变 比较 剧烈 的 时 
期 是 在 定植 后 第 7 年 ， 到 第 9 年 又 和 第 3、 第 5 年 趋 于 相同 ， 而 真菌 群落 变化 比较 剧烈 的 时 
期 则 在 定植 后 第 5 年 ， 第 7 年 时 出 现 一 些 变化 ， 第 9 年 时 与 第 5 年 趋 于 相同 。 
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图 4 根 际 土壤 微生物 UPGMA 聚 类 分 析 
Fig. 4 UPGMA cluster analysis of microorganisms in rhizosphere soil 

2.5 不 同 微生物 物种 与 土壤 理化 因子 的 相关 性 分 析 
2.5.1 华 重 楼 根 际 土壤 理化 性 质 分 析 

检测 3 年 生 、5 年 生 .7 年 生 和 9 年 生 4 个 不 同 生长 年 份 的 华 重 楼 根系 土壤 中 的 全 气 (total 
nitrogen, TN ) 、 全 磷 (total phosphorus, TP) 、 全 钾 (total potassium, TK )、 有 机 碳 (total organic 
carbon, TOC )、 镁 态 氮 (Cammonium nitrogen, A)、 硝 态 氮 Cnitrate nitrogen, N)、 速 效 磷 (Cavailable 
phosphorus, AP) 、 速 效 钾 〈available potassium, AK) 和 pH 值 ( 表 3) ， 并 根据 1980 年 全 
国 第 2 次 土壤 普查 养分 分 级 标准 进行 评价 。 结 果 表明 ，4 个 不 同 生 长 年 限 华 重 楼 的 根系 土壤 
理化 性 质 存在 差异 。 其 中 , 全 N 均 为 丰富 以 上 水 平 ,第 5 年 时 出 现 峰值 、 为 其 它 年 份 的 2.2-2.4 
倍 。 全 了 为 接近 较 丰 富 或 丰富 以 上 水 平 ， 第 3 年 偏 低 (0.78 gkg-1) 、 第 5 年 时 上 升 至 峰值 
(1.62 g:kg-1) 、 第 7 年 再 下 降 (1.16 g:kg1) 、 第 9 年 又 回升 至 接近 峰值 (1.57 g:kg-1) 。 
全 玉昌 随 生长 年 份 的 增长 而 增高 ， 但 其 含量 则 为 较 缺 以 下 水 平 。 速 效 N〈 包 含 铵 态 N 和 确 
态 N) 第 3、5、7 年 均 大 于 150 mg-kg11， 处 于 丰富 水 平 ， 其 峰值 出 现 于 第 5 年; 第 9 年 下 
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降幅 度 较 大 ， 处 于 较 缺 水 平 (<90 mg:kg-1) 。 速 效 P 不 同年 份 的 根 际 土壤 间 差 别 较 大 ， 其 含 
量 随 着 生长 年 份 的 延长 而 增加 ， 均 为 丰富 以 上 水 平 。 速 效 K 含量 随 着 生长 年 份 的 增长 先 升 
后 降 ， 其 峰值 (407.92 mg:kg-1) 在 第 7 年 出 现 、 为 丰富 水 平 ， 第 3 年 表现 为 较 缺 、 第 5 和 
第 9 年 表现 为 中 等 含量 水 平 。 土 壤 有 机 质 〈 有 机 碳 ) 随 着 生长 年 份 的 增长 而 下 降 ， 除 了 第 9 
表现 为 中 等 外 、 其 它 年 份 均 为 丰富 以 上 水 平 。 土 壤 pH 值 随 着 生长 年 限 的 增加 逐渐 增加 ， 
从 4.10 升 高 到 6.96, 土壤 逐渐 碱 化 , 但 处 于 适宜 华 重 楼 生长 的 范围 。 土 壤 营 养 元 素 和 pH 值 
随 着 华 重 楼 生长 年 限 发 生 的 上 述 变 化 ， 可 能 与 华 重 楼 本 身 生 长 发 育 对 土壤 营养 元 素 的 消耗 、 
其 根系 分 泌 活动 对 营养 元 素 形态 的 改变 、 土 壤 中 微生物 活动 以 及 其 种 群 结构 和 组 成 发 生变 化 
等 因素 有 关 。 


表 3 不 同 生长 年 限 华 重 楼 根 际 土壤 的 理化 性 质 
Table3 Physical and chemical properties in the rhizosphere soil of 已 polyphylla var. Chinensis 
in different growth years 
总 有 机 。” 铵 态 氮 


硝 态 氮 ”速效 磷 ” ”速效 钾 


人 生气 3 人 
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(2.84 (1.16 (5.18 (59.75 (23.54 (144.2 (100.53 (407.92 有 
7 years 下 本 十 法 土 1.38) 万 上 加 pa 
0.07A)b 0.09A)b 0.12E)c 3.58A)b b 11.57)b 5.89A)b 22.62A)a b 
CN (158.95 (6.9 
ep (2.60 (1.57 (13.16 (25.63 (22.00 (63.19 a (125.97 a 
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0.07A)c 0.09A)a 0.17C)a 2.75C)¢ b C b 
a a 
gh 注 : 同 列 中 数值 后 面 的 不 同 字母 A，B，C，D，E, F 分 别 表示 土壤 养分 评价 水 平 丰富 、 较 丰 、 中 等 、 较 缺 、 
三 缺乏 和 极 缺 。 
Note: Letters A, B, C, D, E and F in the same column respectively indicate the classification standards of soil 


nutrient content are rich, above average, medium, scarce, scarcer and scarcest. 


2.5.2 不 同 微生物 物种 与 土壤 理化 因子 的 相关 性 分 析 

土壤 理化 性 质 是 影响 华 重 楼 产量 和 品质 的 重要 因素 之 一 , 同样 也 是 影响 土壤 微生物 群落 
组 成 和 数量 的 重要 因子 。 将 华 重 楼 根 际 土壤 中 的 细菌 、 真 菌 类 群 与 土壤 理化 因子 进行 
Spearman 相关 性 分 析 ， 结 果 见 图 5 和 图 6。 由 图 中 可 以 看 出 , 土壤 理化 因子 与 根 际 土壤 不 同 
微生物 具有 不 同 程度 的 相关 性 。 

5 显示 华 重 楼 根 际 土壤 中 丰 度 排名 前 15 的 细菌 门类 与 各 土壤 理化 因子 的 Spearman 
相关 性 。 由 图 可 以 看 出 ， 变 形 菌 门 、 厚 壁 菌 门 和 芽 单 胞 菌 门 Gemmatimonadetes ) 的 丰 度 分 
别 与 全 氮 (TN) 、 全 磷 (TP)〉 和 速效 钾 (AK) 呈 显 著 正 相关 ;而 酸 杆 菌 门 、WPS-2 菌 门 
和 疣 微 菌 门 《Verrucomicrobia) 分 别 与 速效 饰 (AK) 、 速 效 钾 〈AK) 和 全 所 (TN) 呈 显 著 
负 相 关 ; 浮 霉 菌 门 (Planctomycetes ) 与 硝 态 氮 (N) 呈 显 著 负 相关 、 同 时 与 AP 呈 显 著 正 相 
关 。 其 余 8 个 门类 丰 度 受 土壤 理化 因子 影响 不 显著 。 综 上 可 知 , 在 15 类 细菌 中 , 速效 钾 (AK) 
对 其 中 3 类 ， 全 氮 (TN) 对 其 中 2 类 ， 全 磷 (TP) 、 速 效 磷 (AP) 和 硝 态 氮 CN) 各 对 其 
中 1 类 产生 了 显著 的 正面 或 负面 影响 。 此 外 ， 有 机 碳 《〈TOC) 和 铵 态 氮 (A) 虽 与 15 类 细 
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菌 相 关 性 未 达 显 著 水 平 ， 但 两 者 与 细菌 相关 性 几乎 相同 ， 均 对 绿 弯 菌 门 、 拟 杆菌 门 、 泽 霉菌 
门 、 己 科 河 菌 门 (Rokubacteria) 、 硝 化 螺旋 菌 门 和 Latescibacteria 有 较 强 的 负 相 关 性 。 结 合 
细菌 组 成 分 析 中 各 门类 占 细菌 丰 度 的 比例 , 发 现 对 华 重 楼 根 际 土壤 细菌 群落 组 成 起 主要 作用 
的 理化 因子 为 速效 钾 (AK) 和 全 氮 (CITN) 。 


细菌 门类 Bacteria 二 
Verrucomicrobia 0 
-0.5 


Planctomycetes 
Actinobacteria 
Latescibacteria 
Nitrospirae 
Rokubacteria 
Chloroflexi 
Bacteroidetes 
Firmicutes 
Gemmatimonadetes 
FCPU426 
Acidobacteria 
WPS-2 


Proteobacteria 


Patescibacteria 


N Toc A TP TK AP pH TT™N AK 
环境 因子 Environmental factors 


相关 系数 R 取 值 范围 在 -1 和 1 之 间 ，R 值 在 右边 示例 图 中 以 不 同 颜 色 展 示 ，R>0 表示 正 相 关 ，R<0 表示 负 
相关 ; 图 中 *** 表 示 P 三 0.05。 下 同 。 


The correlation coefficient R is between -1 and 1. R value is shown in different colors in the example on the right. 


R>0 is positive and R<0 is negative correlation; *** means P<0.05. The same below. 
5 门 水 平 下 土壤 细菌 不 同 物种 和 环境 因子 的 Spearman 相关 性 热 图 
Fig. $ Spearman correlation heatmap of different soil bacteria Species and environmental factors at 
the phylum level 

6 显示 华 重 楼 根 际 土壤 中 丰 度 排名 前 8 的 真菌 门类 与 各 土壤 理化 因子 的 Spearman 相 
关 性 。 由 图 可 知 ， 子 赛 菌 门 、 一 些 未 分 类 的 真菌 门类 〈unclassified k fungi) 和 捕虫 霍 门 
(Zoopagomycota) 的 丰 度 分 别 与 全 钾 (TK) 、 全 氮 (TN) 和 速效 钾 〈AK) 呈 显 著 正 相关 ; 
担子 菌 门 与 全 钾 (TK) 呈 显 著 负 相 关 ; 壶 菌 门 《Chytridiomycota) 则 与 pH 值 呈 显著 负 相 关 、 
与 土壤 有 机 碳 (TOC) 和 贸 态 氮 〈A) 呈 显 著 正 相关 。 其 余 3 个 门类 丰 度 受 土壤 理化 因子 影 
响 不 显著 。 综 上 可 知 ， 在 8 类 真菌 中 ， 全 钾 (TK) 对 其 中 2 类 ，pH 值 、 有 机 碳 (TOC) 、 
铵 态 所 “A) 、 全 所 〈TN) 和 速效 钾 (CAK) 各 对 其 中 一 类 产生 了 显著 的 正面 或 负面 影响 。 
此 外 ， 有 机 碳 〈TOC) 及 贸 态 氮 〈A) 与 8 类 真菌 的 相关 性 几乎 一 致 ， 且 与 子囊 菌 门 、 担 子 
菌 门 有 较 强 的 相关 性 。 全 磷 〈TP) 虽 与 8 类 真菌 的 相关 性 未 达 显 车 水 平 ， 但 与 子囊 菌 门 、 
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担子 菌 门 也 有 较 强 的 相关 性 。 结 合 真菌 组 成 分 析 中 各 门类 占 真菌 丰 度 的 比例 ,发 现 对 华 重 楼 
根 际 土壤 真菌 群落 组 成 起 主要 作用 的 土壤 理化 因子 为 全 钾 (TK) ， 其 次 是 pH 值 、 有 机 碳 
(TOC) 、 铵 态 氮 (A) 、 全 磷 (TP) 、 全 氮 (TN) 和 速效 钾 (AK) 。 


真菌 门类 Fungi 
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图 6 门 水 平 下 土壤 真菌 不 同 物种 和 环境 因子 的 Spearman 相关 性 热 图 
Fig. 6 Spearman correlation heatmap of different soil fungi species and environmental factors at 
the phylum level 

3 讨论 与 结论 

土壤 微生物 是 土壤 生态 系统 的 重要 组 成 部 分 , 土壤 微生物 群落 多 样 性 可 敏感 地 反映 出 植 
物 的 生长 、 繁 殖 以 及 代谢 活动 的 变化 ， 同 时 土壤 生物 之 间 存 在 相互 制约 、 彼 此 依赖 的 关系 ， 
又 与 周围 的 环境 因子 相互 作用 、 往 复 调 控 (Hirsch et al.，2010) 。 因 此 ， 研 究 植 物 根 际 土壤 
微生物 多 样 性 的 变化 有 利于 揭示 植物 的 生长 发 育 规律 , 对 植物 尤其 是 药 用 植物 的 栽培 生产 十 
分 有 意义 。 本 文 研究 了 不 同 生长 年 限 野 生 华 重 楼 根 际 土壤 微生物 多 样 性 的 变化 规律 ， 发 现 
不 同 生 长 年 限 华 重 楼 根 际 土壤 中 细菌 及 真菌 群落 的 组 成 与 结构 存在 差异 , 第 5-7 年 是 土壤 微 
生物 群落 多 样 性 和 组 成 产生 重大 变化 的 关键 时 期 。 华 重 楼 根 际 土壤 中 细菌 丰 度 比例 最 大 的 两 
个 门 始终 是 变形 菌 门 与 酸 杆菌 门 , 两 者 丰 度 比例 随 着 华 重 楼 的 生长 发 育 发 生 较 大 变化 , 且 趋 
势 相 反 , 在 杉木 人 工 林 不 同 发 育 阶 段 土壤 细菌 类 群 特征 的 研究 中 也 发 现 了 相似 的 规律 〈 魏 志 
超 等 ，2017) 。 郑 梅 霞 等 〈 郑 梅 起 等 ，2020) 研究 也 表明 华 重 楼 根 际 土壤 中 含量 最 为 丰富 的 
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是 变形 菌 门 ， 其 次 是 酸 杆菌 门 和 放 线 菌 门 。 康 林 玉 等 〈 康 林 玉 等 ，2018) 在 研究 辣椒 种 植 对 
根 际 土壤 微生物 多 样 性 影响 时 发 现 辣 椒 种 植 前 后 土壤 均 以 变形 菌 门 和 酸 杆菌 门 为 优势 细菌， 
以 子囊 菌 门 、 担 子 菌 门 和 接合 菌 门 为 优势 真菌 。 黄 珍 等 〈 黄 珍 等 ，2010) 在 海南 香蕉 园 中 十 
壤 样 本 中 发 现 变 形 菌 门 、 厚 壁 菌 门 和 酸 杆菌 门 是 主要 的 细菌 类 群 。 上 述 研究 表明 不 同 植物 根 
际 环 境 的 微生物 优势 菌 群 存在 差异 ， 华 重 楼 根 际 土壤 具有 一 般 土壤 微生物 群落 组 成 的 共性 。 

不 同 生 长 年 限 华 重 楼 根 际 土壤 中 细菌 Ace、Chao 和 Shannon 指数 均 显著 高 于 真菌 ， 而 
Simpson 指数 则 显著 低 于 真菌 ， 这 表明 所 选 生长 年 限 的 华 重 楼 根 际 土壤 中 细菌 物种 较真 菌 更 
加 丰富 ， 多 样 化 程度 更 高 ， 属 于 健康 的 “细菌 型 "土壤 ( 康 林 玉 等 ，2018) 。 华 重 楼 生长 到 第 
7 年 时 ， 根 际 土壤 中 的 微生物 丰富 度 及 多 样 化 程度 均 达 到 最 高 ， 超 过 7 年 后 土壤 中 的 微生物 
数量 及 多 样 性 均 出 现 了 显著 的 下 降 ， 根 际 土壤 有 从 “细菌 型 ”向 “真菌 型 ”转变 的 趋势 。 周 
浓 等 ( 周 浓 等 ， 2015) 研究 中 也 发 现 汗 重 楼 根 际 土壤 中 细菌 数量 多 于 真菌 数量 ， 且 随 着 生长 
年 限 的 增加 ， 真菌 与 解 钾 细 菌 数量 呈 逐 年 增加 ， 而 细菌 、 放 线 菌 等 数量 呈 逐 年 减 小 的 变化 趋 
势 , 表明 华 重 楼 与 滇 重 楼 根 际 微生物 变化 规律 相似 , 这 可 能 是 由 于 两 个 不 同 变 种 七 叶 一 枝 花 
根系 分 泌 物 成 份 相似 所 致 。 根 系 分 泌 物 的 种 类 和 数量 直接 影响 着 根 际 微生物 的 代谢 和 生长 发 
育 ， 进 而 对 根 际 微生物 的 种 类 、 数 量 和 分 布 产生 影响 (Nihorimbere et al.，2011) 。 在 麦 冬 、 


Ss 西洋 参 、 浙 贝 母 等 〈 李 琼 芳 ，2006， 李 勇 等 ，2010; 孙 世 中 等 ，2011; 座 海 兵 等 ，2011) 作 
CN 物 上 的 研究 发 现 ， 当 根 际 土壤 从 高 肥力 的 “细菌 型 ” 向 低 肥力 的 “真菌 性 ”转变 时 ， 病 虫害 
CO 增加 ， 导 致 作物 产量 及 质量 下 降 等 负面 影响 。 因 此 ， 在 华 重 楼 人 工 栽培 过 程 中 ， 应 当 适 时 采 
S 收 。 同 时 还 可 以 根据 土壤 微生物 的 状态 有 针对 性 地 利用 微生物 菌 剂 等 措施 调控 土壤 微生物 
OO 环境 ， 达 到 防治 病虫害 、 增 产 提 质 等 效果 。 

CO 土壤 微生物 类 群 特征 受气 候 、 土壤 性 质 等 多 方面 的 影响 ( 赵 维 娜 等 , 2016) 。Liu 等 (Liu 
CO et al.，2015) 研究 表明 变形 菌 门 喜欢 在 养分 含量 高 的 土壤 环境 中 生存 ， 且 与 土壤 有 机 质 和 全 
GN 氮 含 量 显著 相关 ， 变 形 菌 门 在 华 重 楼 根 际 土壤 中 的 丰 度 变化 与 变形 菌 门生 长 习性 相对 应 ， 
人 Spearman 相关 性 分 析 也 表明 变形 菌 门 与 全 氮 含量 极 显著 正 相 关 。 速 效 钾 (AK) 与 酸 杆菌 门 极 


显著 负 相 关 ， 而 王 印 等 〈 王 印 等 ，2012) 研究 表明 重 楼 根茎 总 皂苷 含量 与 根 际 土壤 全 KK、 速 
效 K 含 量 均 达 到 显著 正 相 关 ， 表 明 酸 杆菌 门 可 能 不 利于 重 楼 总 皇 昔 的 积累 ; 土壤 pH 是 影响 
土壤 中 酸 杆菌 丰 度 和 多 样 性 的 重要 因子 ， 通 常情 况 下 土壤 pH 值 与 土壤 中 酸 杆 戎 的 相对 丰 度 
星 显著 负 相 关 关 系 (Griffiths et al.，2011) ， 但 本 研究 结果 显示 根 际 土壤 中 酸 杆菌 门 的 丰 度 
与 pH 不 呈 显 著 负 相 关 关 系 ， 而 是 与 速效 钾 显著 负 相关 ， 并 随 着 华 重 楼 生长 年 限 的 增加 呈 先 
条 低 后 升 高 的 趋势 ,表明 在 华 重 楼 根 际 土壤 中 , 速效 钾 与 华 重 楼 的 生长 对 酸 杆 菌 门 丰 度 和 多 
样 性 的 影响 强 于 pH。 全 磷 与 速效 磷 分 别 与 厚 壁 菌 门 、 浮 霉菌 门 呈 极 显著 正 相 关 ， 但 与 优势 
菌 门 相 关 性 不 显著 ， 厚 壁 菌 门 与 浮 霉 菌 门 在 华 重 楼 根 际 细菌 中 所 占 丰 度 比 例 较 小 ,而 变形 再 
门 与 酸 杆 菌 门 是 华 重 楼 根 际 土壤 中 丰 度 比例 最 大 的 细菌 门类 , 这 两 个 菌 门 的 变化 会 引起 整个 
根 际 微生物 组 成 结构 的 较 大 改变 , 因此 ,对 华 重 楼 根 际 土壤 细菌 群落 组 成 起 主要 作用 的 理化 
因子 是 速效 钾 和 全 气 ， 磷 的 影响 不 及 速效 饰 和 全 和气 。 巨 天 珍 等 ( 巨 天 珍 等 ，2008) 对 天 水 小 
陇 山 红豆 杉林 土壤 真菌 研究 认为 ， 影 响 土壤 真菌 数量 和 多 样 性 的 最 主要 因素 是 土壤 pH， 其 
次 是 土壤 中 的 有 机 质 和 水 分 含量 ; Paul 等 (Paul et al.，2012 ) 研究 结果 表明 对 土壤 真菌 群落 
变化 有 关 的 是 总 C/N 的 值 ， 次 要 的 因素 是 土壤 pH。 本 研究 中 全 钾 (TK) 是 影响 华 重 楼 根 际 
土壤 中 真菌 组 成 的 主要 因子 ， 其 次 是 pH 值 、 有 机 碳 (TOC) 、 全 磷 (TP)、 全 氮 (TN) 
等 ， 这 与 前 人 研究 结果 有 差异 但 也 有 相同 之 处 ， 表 明 不 同 植物 土壤 真菌 因 生境 、 植 物种 类 等 
不 同 ， 主 要 的 影响 因子 也 存在 差异 。 有 机 碳 (TOC) 及 铵 态 所 (A) 与 华 重 楼 根 际 土壤 细菌 
和 真菌 主要 门类 的 相关 性 表现 几乎 一 致 ， 表 明 两 者 对 华 重 楼 根 际 微生物 群落 组 成 的 作用 相 
似 ; 此 外 ， 有 机 碳 (TOC) 、 铵 态 氮 ‘A) 及 全 磷 (TP) 与 真菌 优势 菌 门 的 相关 性 比 细菌 强 ， 
表明 三 者 对 华 重 楼 根 际 土壤 真菌 群落 组 成 的 影响 比 细 菌 大 。 华 重 楼 根 际 土壤 微生物 独特 的 组 
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成 结构 可 能 与 其 根 际 分 泌 物 有 关 ， 从 而 影响 了 土壤 中 微生物 的 分 布 〈 刘 慧 娟 等 ，2019) ， 根 
系 分 泌 物 质 的 种 类 及 其 与 土壤 、 微 生物 互 作 的 方式 与 机 制 尚 不 清楚 ， 仍 有 待 进 一 步 研究 。 

本 研究 初步 揭示 了 不 同 生 长 年 限 野生 华 重 楼 根 际 土壤 微生物 多 样 性 的 变化 规律 , 发 现 入 
5-7 年 是 土壤 微生物 群落 多 样 性 和 组 成 产生 重大 变化 的 关键 时 期 。 研 究 结果 为 进一步 探索 华 
重 楼 生长 发 育 与 微生物 的 关系 葛 定 了 基础 , 也 为 今后 进一步 研究 华 重 楼 有 效 成 分 积累 与 根 际 
微生物 环境 的 关系 、 探讨 华 重 楼 病虫害 的 发 生机 制 及 防治 措施 提供 了 科学 依据 ， 有 助 于 促进 
华 重 楼 的 可 持续 利用 及 产业 的 发 展 。 
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